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Genómica funcional, fisiología, y genética
-Calidad y maduración de los frutos (albaricoque, vid)
-Efecto del estrés abiótico en la vid
hídrico
frío
-Compacidad del racimo en la vid
Análisis del genoma de las especies frutales
-Desarrollo herramientas de biología de sistemas y 
bioinformática
-Anotación del genoma de la vid
Temáticas Desarrolladas
Temáticas desarrolladas: identificación de las bases genéticas
-de caracteres de calidad de fruto (albaricoque, vid)
-del efecto del estrés abiótico
-Hídrico (especificidad tisular, desarrollo)
-Frío (dormición de las yemas)
-de la compacidad del racimo
Hipótesis: Los genes/transcritos/proteínas/metabolitos cuya 
estructura/abundancia cambie simultáneamente con un carácter del 
fenotipo, son factores limitantes de este carácter
Genómica funcional y genética en especies 
leñosas
Albaricoque Vid
Genómica funcional y marcadores de calidad del albaricoque: 
doctorado en la UMR SPO, INRA. 2001-2004
Evolución muy rápida entre una etapa considerada demasiado verde y el 
exceso de madurez, que se acompaña de un cuasi-licuefacción
Etileno durante la crisis climatérica 
Objetivo:
Descubrir los marcadores moleculares específicos de los cambios de calidad
control de la acidez, de azúcar, textura, sabores y pigmentos
Maduración del fruto (albaricoque, vid)
Beca del departamento de genética y mejora de plantas INRA
Dir: J.C. Pech, N. Terrier, C. Romieu
Base de datos 
Proteínas
base de datos 
Nucleica
µ-Arrays
Gels 2D
Transcriptómica
ESTAnálisis
Secuencias
Bioinformática
Enfoque conceptual
Proteómica
Identificación de 
genes candidatos
G MG HR R
Resultados
Identificación de genes candidatos como marcadores de calidad
Metabolismo
 Pérdida de firmeza : pectinas, 
xiloglucanos
 Azúcares : sacarosa, sorbitol
 Acidez
 Color : carotenoides, flavonoides
 Aromas
Señal hormonal
 Etileno
 Ácido Abscísico
 Auxinas
 Jasmonato
 Giberelinas
Otros trabajos en relación a la maduración
En la vid
Estudio de la expresión Syrah (primero en la vid)
 Cabernet Sauvignon, Chardonnay
 Trincadeira
 Muscat Hamburgo
Estudio de la respuesta de la vid al estrés 
hídrico  y especificidad tisular
Postdoctorado en la Universidad de 
Nevada. 2005-2007
Proyecto NSF: Integrative Functional Genomic Resource 
Development in Vitis vinifera: Abiotic Stress and Wine Quality
- Pigmentos, aroma, taninos
Tejidos de la baya
Nutritivo
Protección del Embrión / recursos
- Taninos
- Azúcares (alcohol), aroma
Qué genes controlan la especificidad de los tejidos?
Protección contra patógenos, Aspecto
Coombe, B.G. (2001) Austr. Vit. 5, 28–33.
Pulpa
Semilla
Piel
Efectos del déficit hídrico
Sequía
Déficit hídrico:
-cambio en la acumulación de azúcares
-reduce el ratio pulpa / piel
-reduce la canopia
-aumenta exposición a la luz de las bayas
pigmentos
aromas
ARNs
Proteínas Metabolitos
Integración de las 
abundancias en 
mapas 
Enfoque conceptual
Resumen resultados
Identificación de genes candidatos como marcadores de especificidad 
tisular y de respuesta propia al estrés hídrico
 Color: piel (influencia del estrés hídrico)
 Defensa contra patógenos: piel, semilla
 Acumulación de azucares: piel, pulpa
 Firmeza: piel, pulpa
 Taninos: semilla 
Otros trabajos en relación a estrés abiótico
 Efecto del agua y la salinidad en la vid sobre las puntas de brotes 
(Tesis E. Tattersall)
 Efecto del estrés hídrico sobre los caracteres de sabor y calidad en el 
desarrollo de las bayas de uva Cabernet Sauvignon y Chardonnay
Dormición de las yemas. Estrés por frío 
-Expresión de los genes en las yemas sometidas a diferentes períodos de frío e 
identificados como potencialmente implicados en la brotación
-Impacto del fotoperiodo en la expresión génica
-Caracterizar la evolución del proteóma de brotes apicales durante la dormición de 
las yemas en la vid
-Iniciación de la plataforma de proteómica de SDSU
+ Variación del transcriptoma a lo largo del desarrollo de la yema en la vid 
( Tesis José Díaz )
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La compacidad de los racimos es un rasgo 
multicomponente de interés agronómico
Influye en la gestión
del viñedo 
Racimos muy compactos o sueltos: 
No aceptables para el mercado de 
uva de mesa (aspecto visual)
Racimos sueltos:
Menos susceptibles a las 
enfermedades
Racimos compactos: 
bayas maduran de manera menos uniforme
La compacidad se 
puede descomponer 
en un mosaico de 
rasgos
Tamaño baya Número baya
Estudio de expresión en órganos 
relacionados con componentes la compacidad
Arquitectura
(No. Nudos, Longitud)
Diferencial de expresión en genes implicados:
en mecanismos de defensa
división celular
Diferencia mayor entre racimos con diferente tamaño y números de bayas
Estudios de asociación sobre candidatos seleccionados
Estudio GWAS (Tesis J. Tello)
183 genes candidatos para el número y tamaño de bayas y arquitectura de racimo  
secuenciados en 114 variedades fenotipadas
El números de bayas tiene una importancia mayor el la compacidad
Depende del desarrollo floral: 
 Nuevo fenotípado (contado de flores, varios tipos de bayas)
 Perfil hormonal 
 Transcriptoma
 Polimorfismo de secuencias entre clones 
BSD
BSL
LGO
LGO
Caracterizar el comportamiento reproductivo 
Tasa de cuajado (%) = ( BSD + BSL
F
)
Índice de corrimiento = 10 - ( (BSD + BSL + LGO) X 10
F
)
Datos a fenotipar:
BSD: Bayas con semillas
BSL: Bayas sin semillas 
LGO: Ovarios verdes vivos 
F: nº de flores
Índice de millerandage = 10 - ( BSD X10
(BSD + BSL + LGO) 
)
Fenotipado completo  de 200 variedades 
4 clones de Tempranillo con varias compacidad
Perfil hormonal 
Selección de EL18-19 and EL26 para transcriptoma
Diferencias mas notable al principio de la floración EL18-19
Muchos genes especifico del polen eran diferente
-por su expresión
-polimorfismo
Transcriptoma
Rojo: en compacto
Pectate lyase
Muchos específicos de polen
Caracterización del polen
Viabilidad Germinación
Hay diferencias entre clones!
Análisis del genoma de especies frutales
Desarrollo de herramientas de biología de sistemas y bioinformática
Anotación del genoma de la vid
Análisis de EST de albaricoque y de la vid
Herramientas de bioinformática y biología de 
sistemas
-Desarrollo de un pipeline de herramientas para el tratamiento de EST
Validación en cuatro especies (albaricoque, mango, limón y vid)
-Programa Perl PT-HT assembler
Aumentar identificación 
proteínas (MALDI-TOF)
proteínas quiméricas (Prunus / otro especie)
Construcción de vías 
metabólicas y otras redes 
por la vid
Verificación a través de la 
red por la comunidad
Exportar a 
programas de 
análisis (Cytoscape)
Proponer modelos 
para los procesos 
relacionados con el 
estudio
Biología  Integrativa de la vid (2007-…)
VitisNet
Metabolic Pathways, Eg: Glycolysis
Transcript
Metabolite
GeneProtein
RNA Expresión Dormancia: Glycolysis
fotoperiodo largo
fotoperiodo corto
Cytoscape
Correspondencia de los genes entre las 
versiones del genoma 8X y 12X
El genoma 12X ha sido construido independientemente del 8X
 Acelerar la anotación funcional de los 12X
 Permita actualización de trabajos antiguos con el genoma más 
reciente
 Detección de genes faltantes en el 12X
 Refinar la anotación estructural del genoma 12X
No hay relación entre ambos
Actualización de VitisNet al 12X
8X: chr6
12X: chr15
chr4
Nomenclatura
Super-Nomenclature Committee for Grape Gene Annotation
UC Davis UN Reno
ICVV, Logrono
ISVV, Bordeaux
CSIRO, Adelaide
INRA, Paris
VIB, Ghent
U. Geisenheim
U. Verona
The grapevine gene nomenclature system
Jérôme Grimplet, Anne-Françoise Adam-Blondon, Pierre-François Bert, Oliver Bitz, Dario Cantu, Christopher Davies, Serge
Delrot, Mario Pezzotti, Stéphane Rombauts and Grant R Cramer
BMC Genomics 2014, 15:1077 doi:10.1186/1471-2164-15-1077
IGGP working group: Grapevine Gene Nomenclature and Annotation
Mas bioinformáticos (Gramene, URGI)
Argentina, Sudáfrica, China
Dirección física Función
Elemento Locus ID Nombre completo Símbolo Sinónimas
Ejemplo Vitvi01g00001-1.1 (V. vinifera) Alcohol 
dehydrogenase 1
(Vvi)ADH1 GV-ADH1
aldehyde reductase
ethanol
dehydrogenase
GSVIVT01010024001
VIT_18s0001g15410
Descripción localización 
genoma
-Descripción 
funcional 
-Incluye el nivel de 
calidad de la 
anotación
- corto
- Describe  la 
función si 
es posible
Cualquier sinónimo 
conocido
Historia
Redundancia
Tiene que ser único
Convenciones
Plataforma de anotación ORCAE
Utilizado para:
Olivo
Eucalipto
Manzana
Factores de transcripción anotación tipos MADS-
box.
Familias de genes anotadas
90 genes
1/3 no detectados en anotaciones automáticas
Tipo I
del desarrollo del embrión y del 
endospermo de la semilla
Anotación factores de transcripción GRAS
Se identificaron 52 genes
Implicación en la respuesta al estrés
Participación en proyectos colaterales
 Cartografía de Masas y Caracterización Bioquímica de Extracto enriquecido con β-
Glicosidasa de Uva (tesis JE Sarry)
 Proteoma de hoja de mandarina diploide en dos híbridos somáticos alotetraploides
derivados de mandarina(tesis AL Gancel)
 Morfogénesis de la pulpa durante el desarrollo de la vid (Tesis L. Fernandez)
 Regulación del desarrollo de la baya durante la noche y durante el día (Tesis M Rienth)
 Respuestas de cepas de vid adaptadas y no adaptadas al ácaro araña roja

Genome variation
System biology
Association 
Genetics Phenomics
Nuevos retos y perspectivas en genética y 
genómica de plantas
Visualización del fenotipo (rasgos cuantitativos) como resultado de 
un compendio de variación entrelazada en el genoma 
Estrategias más eficaces que combinan enfoques genéticos (QTL, GWAS), genómica 
funcional y biología de sistemas
Control genético de rasgos complejos (oligo/poly genico) importantes para la 
agricultura 
1) Polimorfismo a nivel del genoma y en volúmenes muy grandes de datos 
2) Integrar el conocimiento sobre la función de los genes, el funcionamiento de los 
genomas (elementos transponibles, motivos reguladores, metilación...) y el impacto 
sobre el fenotipo 
3) Integrar el conocimiento sobre el control genético de los caracteres (QTL, 
genética asociativa, mutaciones,...)
Desarrollar herramientas que faciliten
Cuello de botella:
Población con caracteres variables
Genotipo Fenotipo
zona del genoma candidata como 
marcador de un carácter (definición amplia)
Análisis transcriptómico
Literatura
Herramientas de fenotipado
Evaluación del fenotipo
Plan de trabajo sintético universal
SNP, 
microsat
Análisis genético
Marcador Selección
Validación
Análisis funcionales
Población con caracteres variables 
Genotipo Fenotipo
zona del genoma candidata como 
marcador de un carácter (definición amplia)
Análisis transcriptómico
Literatura
Herramientas de fenotipado
Evaluación del fenotipo
Plan de trabajo sintético universal
SNP, 
microsat
Análisis genético
Marcador Selección
Validación
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Población con caracteres variables
Genotipo Fenotipo
zona del genoma candidata como 
marcador de un carácter (definición amplia)
Análisis transcriptómico
Literatura
Herramientas de fenotipado
Evaluación del fenotipo
Plan de trabajo sintético universal
SNP, 
microsat
Análisis genética
Marcador Selección
Validación
GWAS-like
Análisis funcionales
Población con caracteres variables 
Genotipo Fenotipo
zona del genoma candidata como 
marcador de un carácter (definición amplia)
Análisis transcriptómico
Literatura
Herramientas de fenotipado
Evaluación del fenotipo
Plan de trabajo sintético universal
SNP, 
microsat
Análisis genética
Marcador Selección
Validación
GWAS-like
Conjunto de los datos conocidos
Análisis funcionales
Los estudios clásicos de GWAS tienen 2 limites
Los estudios se hacen sobre la base de un genoma de referencia
las áreas genómicas que no existen en este genoma?
Mas adaptados a caracteres con un origen monogénica
Respuesta a estas limites
Desarrollo de una estrategia de genotipado de alto rendimiento asociada al 
fenotipado
1) La producción de un pan-genoma de referencia de la especies 
2) El desarrollo de herramientas y métodos que permitan su 
descripción "integradora” 
3) El análisis de predicción y asociación genotipo/fenotipo 
basado en biología de sistemas
Pan-genoma
Proyetos en marcha:
Arroz (RPAN)
Maíz
Sorgo
Tomate
https://www.ncbi.nlm.nih.gov
/pmc/articles/PMC5026262/
Populus
Pan-genoma: permitir conocer el área genómica ausente en el genoma de 
referencia 
Integración de datos: RDF
RDF (Resource description Framework):
GO
Vía Metabólica
Vía de señal
Co-expresión
Implicación conocida en un fenotipo
Descripción de los vínculos entre 
los objetos
Necesita una anotación precisa
Genomic feature best linear unbiased prediction: 
GFBLUP
Genomic best linear unbiased prediction(GBLUP), utilizado para estimar
la breeding value GO (Gene feature)
GFBLUP
Mejorar la predicción de los rasgos basados en el genotipo
utilizable en genotipos más limitados que el GWAS 
Predicción de rasgos de origen oligo- o poligénico
Jérôme Grimplet
doi.org/10.1534/genetics.116.187161
Training system
Genome sequence 
data
System biology data
Phenomics data 
Genome sequence
Exhaustive Phenotype 
prediction 
Genetics model
Objetivos globales
Método para la identificación racionalizada de marcadores genómicos de 
fenotipos
Training system
Genome sequence 
data
System biology data
Phenomics data 
Genome sequence
Exhaustive Phenotype 
prediction 
Genetics model
A Largo plazo…
Método para la identificación racionalizada de marcadores genómicos de 
fenotipos
Gracias por su atención 
